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研究会報告
もちろん､これらの方法には各々欠点がある｡
a)では､用いている仮定が相互作用を推測するには充分な適切性がないと言われてい
る｡相互作用しているものても､仮定を満たしていない場合がある｡逆に､直接相互作用
のないものが同じオペロンにコードされていることもある｡これらの状況の発生頻度が無
視できない程度に高いことが､この方法の精度が落ちる要因として指摘されている｡
b)の方法だと､生物にとって極めて重要な遺伝子でベクトルを作ると全て1のベクト
ルになってしまう｡従って､重要な働きを持つタンパク質同士の相互作用を推測する目的
には向かない｡
C)の場合､相互作用のあるタンパク質の遺伝子がいつでも融合するわけではない｡その
ため､融合した遺伝子が見つからない場合には相互作用の有無を判定できない｡
また､これらの方法を全て組み合わせた方法で相互作用のネットワークが具体的に構成
されている｡これはまだ予測の段階ではあるが､ネットワークとしてどのような性質を
持っているか調べる研究も最近活発になされているようである｡例えば､｢インターネッ
トのウェブの構造と類似している｣｢完全にランダムに定めたネットワークと､一様につ
なげたネットワークの中間に属する｣｢ある種のフラクタル構造を持つ｣などの結果が知
られている｡
4 まとめ
始めに見たように､バイオインフォマティクスの解析対象は､要素から相互作用に､個
別から網羅へと変化してきている｡しかし各々は相補的な関係にあり､両方の研究に意味
がある｡
また､タンパク質の機能解析では､生化学的機能と生物学的機能の2つに機能を分けて
考えることが必要だと述べた｡前者は個別の要素で定まる機能であり､後者の理解のため
には､相互作用を網羅的に捉える必要がある｡
本講演では､相同配列の比較あるいはゲノムの比較による構造/機能解析へのアプロー
チを紹介した｡進化的に関係のあるものを対応づけることで､2つの手法から各々生化学
的/生物学的機能に関する情報が得られることを示した｡
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